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拟南芥冷害胁迫下基因表达谱的统合分析

徐兆华１，吴为人１，２

（１浙江大学 农业与生物技术学院，浙江 杭州 ３１００５８；２福建农林大学 作物科学学院，福建 福州 ３５０００２）

摘要：对４套不同来源的拟南芥冷胁迫芯片试验数据进行了统合分析，并与各试验单独分析的结果进行了比较．结

果表明，那些在２个或２个以上试验中被同时检测到的“较可靠的”差异表达基因（Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅ，

ＤＥＧ）大多数都能被统合分析检测出来，而那些只在１个试验中被检测到的“较不可靠的”ＤＥＧ则大约只有１／４被

统合分析检测到，说明统合分析适合于检测“较可靠的”ＤＥＧ．在统合分析检测到的ＤＥＧ中，约有９％是未被单独分

析检测到的，其中包含６个与冷害胁迫直接相关的基因，说明统合分析还可以检测到被单独分析忽略的ＤＥＧ．基因

本体和启动子基序分析显示，统合分析检测到的ＤＥＧ确实与冷胁迫有着密切的关系．
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　　基因芯片能够在基因组水平上分析基因表达
谱．检测不同条件下的差异表达基因（Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ
ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅ，ＤＥＧ）是基因芯片技术的一个主要应

用方向［１２］．近年来，随着基因芯片等表达谱分析技
术的出现，大量的冷调控基因被发现［４５］．但是通过
比较发现，不同试验得到的 ＤＥＧ数量从几百到数千



不等，结果差异很大［６９］．造成这种低重现率的重要
原因之一就是试验中所用的样本（重复芯片）数量不

足，从而降低了统计功效［１０］．
统合分析（Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓ）是一种经典的统计分

析方法．该方法的特点是将关于同一科学问题的不
同研究当中可以合并的信息整合起来进行分析，以

此取得更加可靠的结果［１１］．近年来，统合分析被应用
于芯片试验数据的整合分析［１２１４］．与单个试验相比，
将多个实验室来源的数据合并起来可以大大增加统

计分析的样本量，使得分析结果更加可靠有效．．
迄今为止，有关基因芯片数据的统合分析多集

中在方法研究，实际应用的研究还很少．本文利用
ＳＡＭ软件对来自４个不同实验室的拟南芥冷胁迫处
理芯片数据进行了统合分析，对基于 ＳＡＭ的统合分
析的可行性和有效性及其实际应用进行了探索．研
究结果表明，统合分析能够比单独分析检测出更多

可靠的ＤＥＧ，并能检测出一批单独分析没有检测到
的ＤＥＧ，为统合分析的实际应用提供一个范例．

１　材料与方法

１．１　数据来源
本研究中所用的数据是从数据库 ＧＥＯ和

ＮＡＳＣＡｒｒａｙｓ下载得到，试验编号分别为 ＧＳＥ５５３５、
ＧＳＥ５６２０、ＧＳＥ５６２１、ＧＳＥ６１７７和 ＮＡＳＣＡＲＲＡＹ４０４．
其中，ＧＳＥ５６２０是ＧＳＥ５６２１的对照试验，两者组成１
套试验数据．这样，本研究所用数据总共包括４套与
拟南芥冷胁迫处理有关的芯片试验数据．这４个试
验中，总 ＲＮＡ均来自植株的地上部分．所用芯片都
是Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ第 １代拟南芥基因组芯片，其中包含
２２７４６个拟南芥基因．每个试验中都有１个共同的处
理，即４℃条件下处理２４ｈ．将４个试验中由这一共
同处理得到的试验数据分别命名为 Ｄ１、Ｄ２、Ｄ３和
Ｄ４．其中，Ｄ１来自 ＧＳＥ５５３５，Ｄ２来自 ＧＳＥ５６２０和
ＧＳＥ５６２１，Ｄ３来自 ＧＳＥ６１７７，Ｄ４来自 ＮＡＳＣＡＲＲＡＹ
４０４．Ｄ１、Ｄ２和Ｄ３各包含４张芯片数据，对照和处理
各２张；Ｄ４则包含 ６张芯片数据，对照和处理各 ３
张．每个基因表达强度值都由一组探针合并计算而
来，每个值都有一个标示（Ｃａｌｌ）值来表示其检测质
量，分别为出现（Ｐｒｅｓｅｎｔ）、临界（Ｍａｒｇｉｎａｌ）和缺失
（Ａｂｓｅｎｔ）．
１．２　数据预处理

首先对试验数据进行预处理和筛选．用于单独
分析的数据先做以２为底的对数转换，然后进行筛

选．筛选的原则是如果某个基因在１个试验７５％以
上的芯片（即在 Ｄ１、Ｄ２和 Ｄ３中的３张或３张以上
芯片，Ｄ４中的５张或５张以上芯片）中的表达数据
Ｃａｌｌ值为 Ｐｒｅｓｅｎｔ或 Ｍａｒｇｉｎａｌ，则该基因的数据保留
下来做后续的分析．

将来自４套试验共１８张芯片的数据合并起来
组成一个大的数据集用于统合分析，命名为 Ｄｍ．用
ＤＮＡｃｈｉｐａｎａｌｙｚｅｒ（ｄＣｈｉｐ）软件［１５］对合并的数据进

行重新的标准化处理．标准化后的数据做以２为底
的对数转化，再用与单独试验同样的筛选原则进行

筛选．经过以上筛选后，Ｃａｌｌ值为 Ａｂｓｅｎｔ的数据被剔
除，作为缺失数据处理．
１．３　差异表达基因的检测

ＳＡＭ（Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｉｃｒｏａｒｒａｙｓ）是目前
最流行的统计分析软件之一，主要用于 ＤＥＧ的检
测［１６］．该方法采用经验分布来估计误差而不需要对
误差分布进行假设，能够克服不同来源数据之间的

异质性问题．本研究采用 ＳＡＭ软件进行 ＤＥＧ的检
测．参数选择如下：分析模式选用“Ｔｗｏｃｌａｓｓｕｎ
ｐａｉｒｅｄ”；显著性水平 ＦＤＲ阈值设为０．０１；缺失数据
由ＳＡＭ自带的软件处理；其他参数采取默认设置．
１．４　基因本体（Ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ，ＧＯ）的分析

采用基于网络服务器的 ＥａｓｙＧＯ软件［１７］对统合

分析检测到的ＤＥＧ进行ＧＯ富集分析，上调基因（Ｕｐ
ｒｅｇｕｌａｔｅｄｇｅｎｅ，ＵＲＧ）和下调基因（Ｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｅｄ
ｇｅｎｅ，ＤＲＧ）分开来分析．软件的参数选择如下：模型
选用卡方检验；显著性水平用假阳性率（Ｆａｌｓｅｄｉｓｃｏｖ
ｅｒｙｒａｔｅ，ＦＤＲ）来表示，阈值设为００１；其他参数采
取默认设置．
１．５　启动子基序的分析

利用一个基于网络的分析工具 Ａｔｈｅｎａ［１８］中的
一个模块Ａｎａｌｙｓｉｓｓｕｉｔｅ来分析ＤＥＧ启动子中的顺式
作用元件．

２　结果与分析

２．１　差异表达基因的检测
经过数据的预处理和筛选，Ｄ１、Ｄ２、Ｄ３、Ｄ４和

Ｄｍ分别保留了１３２１４、１３２４３、１３４９９、１３２１８和１２
７９１个基因用以检测 ＤＥＧ（表 １）．通过比较发现，
Ｄ１、Ｄ２、Ｄ３和Ｄ４中保留的基因不但在数量上接近，
而且两两之间重叠的基因都不低于９２％．说明４套
不同来源的试验彼此之间在基因表达上还是比较稳

定的．
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本研究从４个单独试验中总共检测到１０６８４个
ＤＥＧ，其中包括 ３８１６个 ＵＲＧ和 ６８６８个 ＤＲＧ．然
而，单独试验之间 ＤＥＧ的数量却差异很大．ＤＥＧ的
总数介于 ７０７～７７１９，其中 ＵＲＧ的数量在 ４８３～
２６７８，ＤＲＧ的数量在２２４～５４９１（表１）．

表１　单独和统合分析检测的ＤＥＧ

Ｔａｂ．１　ＮｕｍｂｅｒｓｏｆＤＥＧｓｄｅｔｅｃｔｅｄｉｎｔｈｅｉｎｄｉｖｉｄｕａｌａｎｄｔｈｅ

ｍｉｘｅｄｄａｔａｓｅｔｓ

数据 芯片数１） 基因数目
ＤＥＧ数目

ＵＲＧ ＤＲＧ 总数

Ｄ１ ４（２Ｃ＋２Ｔ） １３２１４ ４８３ ２２４ ７０７

Ｄ２ ４（２Ｃ＋２Ｔ） １３２４３ ２２２８ ５４９１ ７７１９

Ｄ３ ４（２Ｃ＋２Ｔ） １３４９９ ２６７８ ３７１５ ６３９３

Ｄ４ ６（３Ｃ＋３Ｔ） １３２１８ １１５２ ２１３２ ３２８４

Ｄｍ １８（９Ｃ＋９Ｔ） １２７９１ ３１３４ ２９８３ ６１１７

　１）Ｃ表示对照，Ｔ表示处理．

　　能够被多个试验共同检测到的ＤＥＧ随着试验数
量的增加迅速减少（表２）．结果表明，不同试验得到的
ＤＥＧ，无论是数量上还是基因本身都存在非常显著的

差异．可以将４个单独试验中检测到的所有ＤＥＧ分为
２组：一组称为“较可靠”（Ｍｏｒｅｒｅｌｉａｂｌｅ）的ＤＥＧ（简称
ｍｒＤＥＧ），它们至少被２个或２个以上单独试验检测
到；另一组称为“较不可靠”（Ｌｅｓｓｒｅｌｉａｂｌｅ）的ＤＥＧ（简
称ｌｒＤＥＧ），它们只被１个单独试验检测到．

统合分析从Ｄｍ中分别检测到３１３４个 ＵＲＧ和
２９８３个ＤＲＧ（表１）．尽管统合分析检测到的 ＵＲＧ
和ＤＲＧ比单独试验的总和要少，但 ＵＲＧ的数量是
ｍｒＤＥＧ中 ＵＲＧ的两倍，ＤＲＧ的数量也几乎与
ｍｒＤＥＧ中相当（表２）．统和分析检测到了２５８％的
ｌｒＤＥＧ，在ＵＲＧ当中尤其明显，比例达到４８９％（表
２）．在统合分析检测到的 ＤＥＧ中，有５５３个基因没
有被任何单独试验检测到，其中包括５２１个 ＵＲＧ和
３２个ＤＲＧ，占其总数的９０％．以上结果表明，统合
分析不但能够非常高效地识别 ｍｒＤＥＧ，而且还能够
有效地鉴别不少ｌｒＤＥＧ，甚至能够发现一些不能被单
独试验检测到的 ＤＥＧ．为了证实统合分析检测出的
ＤＥＧ的可靠性，本研究对统合分析识别的 ＤＥＧ进行
了基因本体（ＧＯ）和启动子基序分析．

表２　多个试验检测的ＤＥＧｓ
Ｔａｂ．２　ＮｕｍｂｅｒｓｏｆＤＥＧｓｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｌｙｄｅｔｅｃｔｅｄｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｎａｌｙｓｅｓ 个

试验数目
单独分析检测的ＤＥＧ数目 单独分析与统合分析的ＤＥＧ重叠数目／％１）

ＵＲＧ ＤＲＧ 总数 ＵＲＧ ＤＲＧ 总数

１ ２１９２ ３６９５ ５８８７ １０７１（４８．９） ４４８（１２．１） １５１９（２５．８）
２ １６２４ ３１７３ ４７９７ １５４２（９５．０） ２５０３（７８．９） ４０４５（８４．３）
３ ７８４ １３８９ ２１７３ ７８３（９９．９） １３６９（９８．６） ２１５２（９９．０）
４ ３１７ １３２ ４４９ ３１７（１００） １３２（１００） ４４９（１００）
总数 ３８１６ ６８６８ １０６８４ ２６１３（６８．５） ２９５１（４３．０） ５５６４（５２．１）

　１）括号中数值是指统合分析ＤＥＧ占单独分析ＤＥＧ的重叠比例．

２．２　ＧＯ分析
ＧＯ包括３方面的内容：生物学过程（Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ

ｐｒｏｃｅｓｓ，ＢＰ）、分子功能（Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｕｎｃｔｉｏｎ，ＭＦ）和细
胞组分（Ｃｅｌｌｕｌａｒｃｏｍｐｏｎｅｎｔ，ＣＣ）［１９］．由于 ＢＰ能够比
较直观地评价ＤＥＧ的合理性，所以本文的分析就集
中在ＢＰ上，特别是与各种应激反应有关的 ＧＯ条目
（Ｔｅｒｍ）．将统合分析检测的 ＵＲＧ和 ＤＲＧ分别进行
ＧＯ分析，结果见表３．
　　从表３可以看出，ＵＲＧ在ＢＰ中的富集条目，有１
个直接与冷胁迫有关，共包含６９个基因．由于本研究
所选的４个试验都是研究拟南芥在冷胁迫条件下的基
因表达谱，因此这个结果是符合预期的．另外，有研
究［２０］表明，不同的信号反应途径之间可能存在着一些

共有的集合，使得植物不同的胁迫反应之间存在着一

定的交叉现象．

通常情况下，大多数植物都生长在昼夜交替的

光照和温度条件下．有研究表明，一些受昼夜节律调
控的基因也是与冷胁迫反应有关的［２１］．在富集的条
目中，除了与应激或胁迫有关外，还有与昼夜节律和

繁殖等有关的条目在ＵＲＧ中得到富集．
分析表明由统合分析检测出的５５３个ＤＥＧ中确

实富集了许多与各种外界胁迫反应有关的基因，包

括 ６ 个 直 接 与 冷 胁 迫 反 应 相 关 的 基 因：
ＡＴ４Ｇ０１３７０［２２－２３］、ＡＴ１Ｇ３１８１２［２４］、ＡＴ５Ｇ１２２５０［２５］、
ＡＴ３Ｇ４９９１０［２６］、ＡＴ１Ｇ１７１９０［２７－２９］、ＡＴ４Ｇ３６９３０［３０－３１］，
这几个基因在单独试验的结果中都没有被检测到，

可见统合分析弥补了单独分析的不足．
２．３　启动子基序分析

对统合分析检测的 ＤＥＧ的启动子区域进行了
基序的分析（表４）．总共有１６个基序在这些ＤＥＧ的
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表３　统合分析检测的ＤＥＧ的ＧＯ富集分析１）

Ｔａｂ．３　ＧｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔｉｎｔｈｅＤＥＧｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｂｙｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓ

基因类型 ＧＯ分类 基因数目 基因类型 ＧＯ分类 基因数目

ＵＲＧ ＧＯ：０００８１５０ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｃｅｓｓ ３１３４
ＧＯ：００５０８９６ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｓｔｉｍｕｌｕｓ ４４９
ＧＯ：０００９６２８ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏａｂｉｏｔｉｃｓｔｉｍｕｌｕｓ ２１３
ＧＯ：０００９２６６ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓｔｉｍｕｌｕｓ ９３
ＧＯ：０００９４０９ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｃｏｌｄ ６９
ＧＯ：０００９４１５ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｗａｔｅｒ ４９
ＧＯ：０００９４１４ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｗａｔｅｒｄｅｐｒｉｖａｔｉｏｎ ４７
ＧＯ：０００６９７０ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｏｓｍｏｔｉｃｓｔｒｅｓｓ ８９
ＧＯ：０００６９７２ｈｙｐｅｒｏｓｍｏｔｉｃｒｅｓｐｏｎｓｅ １５
ＧＯ：０００９６５１ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｓａｌｔｓｔｒｅｓｓ ８３
ＧＯ：０００９７１９ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓｓｔｉｍｕｌｕｓ １１９
ＧＯ：０００９７２５ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｈｏｒｍｏｎｅｓｔｉｍｕｌｕｓ １１２
ＧＯ：０００９７３７ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏａｂｓｃｉｓｉｃａｃｉｄｓｔｉｍｕｌｕｓ ７０
ＧＯ：００４２２２１ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｃｈｅｍｉｃａｌｓｔｉｍｕｌｕｓ ２６１
ＧＯ：００１００３５ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｉｎｏｒｇａｎｉｃｓｕｂｓｔａｎｃｅ １０２
ＧＯ：００１００３８ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｍｅｔａｌｉｏｎ ９８
ＧＯ：０００６９５０ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｓｔｒｅｓｓ ２６６
ＧＯ：００４８５１１ｒｈｙｔｈｍｉｃｐｒｏｃｅｓｓ １５

ＵＲＧ ＧＯ：０００７６２３ｃｉｒｃａｄｉａｎｒｈｙｔｈｍ １５
ＧＯ：００３２５０１ｍｕｌｔｉｃｅｌｌｕｌａｒｏｒｇａｎｉｓｍａｌｐｒｏｃｅｓｓ ２２５
ＧＯ：００００００３ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ １０
ＧＯ：０００９９８７ｃｅｌｌｕｌａｒｐｒｏｃｅｓｓ １２８４
ＧＯ：００５１１７９ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ １０５
ＧＯ：００２２４１４ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅｐｒｏｃｅｓｓ １２４
ＧＯ：０００８１５２ｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ １１０８
ＧＯ：００３２５０２ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌｐｒｏｃｅｓｓ ４２６

ＤＲＧ ＧＯ：０００８１５０ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｃｅｓｓ ２９８３
ＧＯ：００５０８９６ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｓｔｉｍｕｌｕｓ ４１９
ＧＯ：０００９６２８ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏａｂｉｏｔｉｃｓｔｉｍｕｌｕｓ １６８
ＧＯ：０００９３１４ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｒａｄｉａｔｉｏｎ ７５
ＧＯ：０００９４１６ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｌｉｇｈｔｓｔｉｍｕｌｕｓ ７４
ＧＯ：０００９６０５ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｅｘｔｅｒｎａｌｓｔｉｍｕｌｕｓ ５２
ＧＯ：０００９９８７ｃｅｌｌｕｌａｒｐｒｏｃｅｓｓ １１６６
ＧＯ：００５１１７９ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ６４
ＧＯ：０００８１５２ｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ １１２３

　１）Ｐ≤００１．
表４　统合分析检测的ＤＥＧ的启动子基序富集分析１）

Ｔａｂ．４　ＰｒｏｍｏｔｅｒｍｏｔｉｆｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔｉｎＤＥＧｓｄｅｔｅｃｔｅｄｂｙｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓ

富集的基序
基因数目

ＵＲＧ ＤＲＧ
数据库 特征序列

ＡＢＦｓｂｉｎｄｉｎｇｓｉｔｅｍｏｔｉｆ １４７ ＡｔｃｉｓＤＢ ＣＡＣＧＴＧＧＣ

ＡＢＲＥｂｉｎｄｉｎｇｓｉｔｅｍｏｔｉｆ ２０４ ＡｔｃｉｓＤＢ ＹＡＣＧＴＧＧＣ

ＡＢＲＥｌｉｋｅｂｉｎｄｉｎｇｓｉｔｅｍｏｔｉｆ ７４９ ６３２ ＡｔｃｉｓＤＢ ＢＡＣＧＴＧＫＭ

ＡＣＧＴＡＢＲＥＭＯＴＩＦＡ２ＯＳＥＭ ５６３ ４８０ ＰＬＡＣＥ ＡＣＧＴＧＫＣ

ＣＡＣＧＴＧＭＯＴＩＦ ５６２ ４６９ ＰＬＡＣＥ ＣＡＣＧＴＧ

ＤＲＥｃｏｒｅｍｏｔｉｆ ８８８ Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ ＲＣＣＧＡＣ

ＤＲＥＢ１Ａ／ＣＢＦ３ｍｏｔｉｆ ３４２ Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ ＲＣＣＧＡＣＮＴ

ＥｖｅｎｉｎｇＥｌｅｍｅｎｔｐｒｏｍｏｔｅｒｍｏｔｉｆ ３３６ ＡｔｃｉｓＤＢ ＡＡＡＡＴＡＴＣＴ

ＧＡＤＯＷＮＡＴ ３３６ ＰＬＡＣＥ ＡＣＧＴＧＴＣ

ＧＢＦ１／２／３ＢＳｉｎＡＤＨ１ ７２ ＡｔｃｉｓＤＢ ＣＣＡＣＧＴＧＧ

ＧＢＯＸＬＥＲＢＣＳ １２０ ＰＬＡＣＥ ＭＣＡＣＧＴＧＧＣ

Ｉｂｏｘｐｒｏｍｏｔｅｒｍｏｔｉｆ １１５８ ＡｔｃｉｃＤＢ ＧＡＴＡＡＧ

ＬＴＲＥｐｒｏｍｏｔｅｒｍｏｔｉｆ ２１１ ＡｔｃｉｓＤＢ ＡＣＣＧＡＣＡ

ＴＥＬＯｂｏｘｐｒｏｍｏｔｅｒｍｏｔｉｆ ３５６ ＡｔｃｉｓＤＢ ＡＡＡＣＣＣＴＡＡ

ＴＧＡ１ｂｉｎｄｉｎｇｓｉｔｅｍｏｔｉｆ １２２ ＡｔｃｉｓＤＢ ＴＧＡＣＧＴＧＧ

ＵＰＲＭＯＴＩＦＩＡＴ １２２ ＰＬＡＣＥ ＣＣＡＣＧＴＣＡ

　１）Ｐ≤ １０４．

启动子区域得到富集．其中，ＵＲＧ的启动子区域有
１３个基序出现富集，ＤＲＧ的启动子区域有６个基序
出现富集．其中，有３个基序在 ＵＲＧ和 ＤＲＧ的启动
子区域都出现富集．

　　这１６个基序基本可以分成３组．第１组包括３
个基序，即“ＤＲＥｃｏｒｅｍｏｔｉｆ”、“ＤＲＥＢ１Ａ／ＣＢＦ３ｍｏｔｉｆ”
和“ＬＴＲＥｐｒｏｍｏｔｅｒｍｏｔｉｆ”．这３个基序的序列中都含
有１个共同的核心序列，即“ＣＣＧＡＣ”．有研究表明，
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这个核心序列存在于大量的受冷胁迫调控的植物基

因的启动子区域［３２］．
　　第 ２组由“ＡＢＦｓｂｉｎｄｉｎｇｓｉｔｅｍｏｔｉｆ”、“ＡＢＲＥ
ｂｉｎｄｉｎｇｓｉｔｅｍｏｔｉｆ”、“ＡＢＲＥｌｉｋｅｂｉｎｄｉｎｇｓｉｔｅｍｏｔｉｆ”、
“ＡＣＧＴＡＢＲＥＭＯＴＩＦＡ２ＯＳＥＭ”和“ＧＡＤＯＷＮＡＴ”５个
基序组成．它们都是与植物的脱落酸（Ａｂｓｃｉｓｉｃａｃｉｄ，
ＡＢＡ）反应有关的基序．ＡＢＡ在植物应对干旱与高盐
胁迫以及种子的成熟与休眠当中扮演着重要的角

色［３３］．内源ＡＢＡ的含量在植物遭遇冷胁迫时会持续
增加，而且外源ＡＢＡ的应用还会提高植物对冷害的
忍耐能力［３４］．这些都说明ＡＢＡ在植物应对冷害威胁
的过程中起着关键的作用．
　　 第 ３组是包含基序最多的一个组，共有
“ＣＡＣＧＴＧＭＯＴＩＦ”、“ＥｖｅｎｉｎｇＥｌｅｍｅｎｔｐｒｏｍｏｔｅｒｍｏｔｉｆ”、
“ＧＢＦ１／２／３ＢＳｉｎＡＤＨ１”、“ＧＢＯＸＬＥＲＢＣＳ”、“Ｉｂｏｘ
ｐｒｏｍｏｔｅｒｍｏｔｉｆ”、“ＴＥＬＯｂｏｘｐｒｏｍｏｔｅｒｍｏｔｉｆ”、“ＴＧＡ１
ｂｉｎｄｉｎｇｓｉｔｅｍｏｔｉｆ”和“ＵＰＲＭＯＴＩＦＩＡＴ”８个基序．这些
基序都受到光的调控．已知在包括拟南芥在内的许
多植物中，光照能提高其对冷胁迫的忍耐能力［３５３６］．
植物光敏色素 Ｂ是光信号传导途径中的一个光受
体，它通过一个顺式作用元件“ＣＲＴ／ＤＲＥ”来激活低
温诱导下的基因表达谱［３７］．这说明，在光反应和冷胁
迫反应之间也存在着一定的交叉．以上３组启动子
基序都是与植物应对冷胁迫有关的．再一次证明，统
合分析识别的ＤＥＧ是与冷胁迫有关的，其结果是可
靠的．

３　讨论与结论
在利用基因芯片进行各种研究时，各个试验之

间ＤＥＧ的重现率往往较低．这是一个始终困扰着学
者们的难题，它表明许多从芯片试验中检测到的

ＤＥＧ可靠性都存在着一定程度的问题［３８］．统合分析
通过整合来自多个试验的有用信息来增加试验结果

的可靠性，为提高ＤＥＧ的检测效率提供了一条可行
之路．本研究的结果表明，统合分析的应用显著地提
高了ＤＥＧ检测的可靠性．

此外，统合分析还检测到了５５３个未被单独分
析检测到的ＤＥＧ．通常认为，一个基因在统合分析结
果中是否表现出差异显著取决于它在各个试验之间

的表达变化的大小（平均效应）和其表达行为的一致

性［１２］．平均效应越高，表达越一致，其在统计分析中
的表现越显著，越有可能被统合分析检测出来［１３］．因
此，上述的５５３个ＤＥＧ，尽管其对冷胁迫的反应不是
很强烈，但它们在４个单独试验中的差异表达是一
致的，所以能被统合分析检测出来，弥补了单独分析

的不足．这是统合分析的另一个优点．
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